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서론: 자기공명분광법(magnetic resonance spectroscopy, MRS)은 
체내 대사물질 농도를 비침습적으로 알아볼 수 있는 방법으로, 다양한 
질환에 대한 진단 및 연구에 사용된다. 자기공명분광영상법(magnetic 
resonance spectroscopic imaging, MRSI)은 MRS를 동시에 여러 
복셀(voxel)들로부터 획득하는 방법이다. MRS와 달리 MRSI는 많은 
수의 복셀들로부터 대사물질 정보를 얻으므로 기존 MRS 분석법과는 
다른 접근이 필요하다. 그러나 기존의 분석법이나 공개된 
프로그램들로는 MRSI 데이터의 분석에 한계가 있어, 이를 극복하기 
위한 방법으로 MRSI 데이터를 T1 강조영상화여 분석할 수 있게 하는 
새로운 프로그램이 필요하다. 
 
MRSI 데이터 분석 도구 개발: MRSI 데이터를 T1 강조영상화하는 
기능을 포함한 MRSI 분석용 프로그램을 개발하였다. Digital Imaging 
and Communications in Medicine (DICOM) 파일(file)로부터 
필요한 스캔 파라미터(scan parameter)를 찾고, 다양한 행렬 
알고리즘을 이용하여 T1 강조영상화된 MRSI 데이터를 생성하도록 
하였다. 또한, MRS 데이터의 자동 계량화에 널리 쓰이고 있는 
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소프트웨어인 LCModel로 분석한 데이터를 이용하기 위해 LCModel 
분석 결과 파일을 읽고 가공하는 기능과, T1 강조영상화된 MRSI 
데이터를 이용한 partial-volume correction 기능, 관심영역(region 
of interest)에 해당하는 MRSI 복셀들을 찾는 기능, 대사물질별 
데이터 quality control 및 평균 농도 계산 기능, 뇌영상 이미지를 
시각화하는 기능 등을 포함하게 하였다. 
 
프로그램 검증: 본 프로그램을 이용한 MRSI 데이터 분석을 위해, 
건강한 성인 30명으로부터 T1 강조영상과 MRSI 데이터를 
획득하였다. T1 강조영상은 dcm2nii 및 FSL 도구들을 통해 
전처리하였고, MRSI 데이터는 LCModel 프로그램을 통해 
분석하였다. 본 데이터를 이용하여 관심영역에 해당하는 MRSI 복셀들 
찾기, 뇌 전체에 대한 평균 대사물질 농도 획득, 복셀 단위의 
통계분석을 위한 영상처리를 수행하여 본 프로그램에 대한 검증을 
수행하였다. 
 
결과: 관심영역에 해당하는 마스크 이미지(mask image)를 이용하여 
MRSI 복셀들이 잘 찾아지는 것을 확인하였다. 정상군 30명으로부터 
획득한 뇌 전체의 평균 대사물질 농도는 크레아틴 (creatine) 및 
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포스포크레아틴 (phosphocreatine) 9.72 mM, 글리세로포스포콜린 
(glycerophosphocholine) 및 포스포콜린 (phosphocholine) 3.09 
mM, 글루타민산염 (glutamate) 및 글루타민 (glutamine) 16.61 
mM, 미오이노시톨 (myo-inositol) 5.53 mM, N-
아세틸아스팔테이트 (N-acetylaspartate) 16.22 mM 이었다. T1 
강조영상화된 MRSI 데이터를 표준 MNI 템플릿 이미지(standard 
MNI template image)에 비선형 정합(non-linearly 
registration)하는 복셀 단위 통계분석을 위한 영상처리를 통해 MRSI 
슬랩 및 N-아세틸아스팔테이트에 대한 확률 지도(probability 
map)를 얻을 수 있었다. 
 
결론: 본 프로그램은 MRSI 데이터를 T1 강조영상화하고 이를 다양한 
방식으로 응용하여, 기존 방법 및 프로그램으로는 수행하기 어려웠던 
다양한 MRSI 데이터 분석을 수행할 수 있도록 하는 프로그램이다. 
자동화 및 시각화를 이용하여 사용자의 편의성을 최대한 높였다. 
프로그램의 몇 가지 기능을 실제 분석에 응용해 본 결과, 프로그램을 
구현할 때 기대했던 결과를 획득할 수 있었다. 기존에는 분석이 
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1. MRS와 MRSI 
 
 자기공명분광법(magnetic resonance spectroscopy, MRS)은 
자기공명영상(magnetic resonance imaging, MRI)의 특수한 방법 중 
하나로, 핵자기공명(nuclear magnetic resonance, NMR)을 
이용하여 뇌를 포함한 인체 특정 부위의 대사물질 정보를 획득할 수 
있는 방법이다. MRS를 이용하면 비침습적인 방법으로 뇌를 포함한 
인체 부위의 대사물질 정보를 획득할 수 있기 때문에, 뇌종양(Preul et 
al. 1996), 뇌졸중(Parsons et al. 2002), 알츠하이머병(Schuff et 
al. 1997), 우울증(Sanacora et al. 1999) 등 뇌내 대사물질의 변이 
및 변화가 보고된 뇌 관련 질환을 진단하고 특정화하는데 사용할 수 
있다. 
 MRS를 이용한 연구 및 진단에는 수소(1H), 탄소(13C), 
질소(15N), 플루오르(19F), 소듐(23Na), 인(31P) 등 다양한 
핵종(nuclei)이 사용되며, 연구하고자 하는 목적에 따라 선택하여 
이용할 수 있다. 이 중 뇌의 대사물질을 연구하는 등 의학 목적으로는 
수소 및 인이 많이 사용되고 있다. 
2 
 
 MRS를 이용하면 여러 가지의 신호 강도가 스펙트럼의 형태로 
나타난 데이터를 획득할 수 있다. 수소를 이용한 MRS의 경우, 수소가 
위치한 조직의 화학적 성질 등이 달라지면 공명주파수도 달라지게 
되는데 이것을 화학적 이동(chemical shift)이라고 한다. 화학적 
이동에 의해 발생한 공명주파수의 차이는 스펙트럼으로 나타나게 
되며, 스펙트럼의 각 peak과 대응되는 주파수는 특정 물질에 대응되는 
형태로 나타나기 때문에 MRS 데이터를 획득한 영역에 어떤 물질이 
얼마나 포함되어 있는지 간접적으로 측정할 수 있다. 이러한 원리로 
N-아세틸아스팔테이트(N-acetylaspartate, NAA), 콜린(choline, 
Cho), 크레아틴(creatine, Cr), 미오이노시톨(myo-inositol), 
글루타민산염(glutamate), 글루타민(glutamine), 감마 아미노낙산 
(γ-aminobutyric acid, GABA), 지질(lipids), 젖산(lactate) 등 
다양한 물질의 농도를 얻을 수 있다. 
 MRS는 작은 단일 영역에 대한 대사물질 정보만 획득하는 방법인 
반면, 이를 응용한 자기공명분광영상법(magnetic resonance 
spectroscopic imaging, MRSI)은 MRS 복셀(voxel)들을 넓은 
영역으로부터 동시에 여러 개 얻는 방법이다. MRSI는 MRS에 비해 
상대적으로 데이터를 획득하는데 소요되는 시간이 길어지고 전반적인 
신호 대 잡음비(signal-to-noise ratio, SNR)가 떨어질 수 있다는 
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단점이 있으나(Dong et al. 2012), 뇌에 응용하는 경우 뇌 전체의 
대사물질 농도의 분포, 즉 뇌 내 특정 부위의 대사물질 농도가 
비정상적으로 높거나 낮은 경우를 파악하기에 용이하다는 장점이 
있다. 이에 뇌종양(Preul et al. 1996), 뇌전증(Hugg et al. 1993), 
뇌졸중(Barker et al. 1994), 외상성 뇌손상(Govindaraju et al. 
2004), 다발성 경화증(Sajja et al. 2009) 등 다양한 질병군에 대한 
임상에서의 활용이 늘어나고 있는 추세이다. 
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2. MRSI 데이터 분석 방법 
 
 MRS는 특정 영역을 지정하여, 해당 영역으로부터 대사물질 농도 
정보를 획득하는 방식이다. 통계적 분석을 위해 MRS 데이터를 
획득하는 경우, 뇌 내 구조물 등을 활용하여 여러 피험자에 대해 같은 
영역으로부터 MRS 데이터를 획득하게 된다. 이와 같이 MRS 
데이터를 획득하는 경우, 각 피험자에 대해 획득한 대사물질 농도값을 
이용하여 집단 간에 차이가 있는지, 집단의 특성이 대사물질의 농도와 
연관이 있는지 등의 여부를 통계적 방법으로 분석할 수 있다. 이러한 
통계적 분석을 시행할 때 사용되는 MRS 데이터는 모두 뇌의 특정 
영역으로부터 획득한 데이터이기 때문에 통계적 분석 및 결과의 
해석이 용이하다. 
 반면 MRSI 데이터는 수십 개에서 수천 개의 MRS 복셀들을 
하나의 뇌로부터 동시에 획득하기 때문에, MRS를 분석할 때 사용한 
통계적 분석 방법을 사용하기 어렵다. 이러한 MRSI 데이터의 특성을 
고려하면 다음과 같이 다양한 MRSI 데이터 분석 방법을 생각해 볼 수 
있다. 
1) MRSI 복셀들 중 관심영역(region of interest)에 해당하는 
뇌 내 특정 영역의 복셀들을 선택하여, 선택한 복셀에 대해 
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MRS를 분석하는 것과 같은 방식으로 분석한다(O'Neill et al. 
2012). 
2) 전체 MRSI 복셀들 중 뇌에 포함되는 모든 영역들, 특히 
백질과 회백질에 대해 대사물질 농도의 평균을 구하고, 이를 
통계적으로 분석한다(Corrigan et al. 2013). 
3) 전체 MRSI 복셀들 중 뇌에 포함되는 영역에 대해, 복셀기반 
형태분석법(voxel-based morphometry, VBM)과 같은 
3차원 뇌영상 분석 방법론을 적용하여 통계적으로 유의하게 
차이가 나타나는 복셀들의 위치를 찾는다(김지은 et al. 
2016). 또는 이 방법론을 예비 분석에 이용하여 관심영역을 
찾은 후 해당 영역으로부터 MRS 데이터를 획득하여 
통계적으로 분석하는 방법으로 응용한다. 
4) Partial-volume correction을 통해 대사물질의 값을 절대 
농도(absolute concentration)로 변환하여 정확한 농도값을 
분석에 이용한다. MRS 데이터로 획득하는 농도값은 해당 
영역의 조직에 물이 포함된 정도에 따라 영향을 받기 때문에, 
MRS 데이터 fitting으로 획득한 수치는 arbitrary 
institutional unit이 된다. Arbitrary institutional unit은 각 
값끼리 단순하게 대소를 비교할 수 없어서, 통계적으로 
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분석하기 위해서는 fitting으로 획득한 대사물질의 농도값 
대신 대사물질과 크레아틴의 비율을 이용해야 
한다(Provencher 2016). Partial-volume correction은 
이러한 arbitrary institutional unit을 절대 농도로 변환해 
주는 보정 방법으로, 물에 의한 영향을 보정하기 위해 해당 
조직의 회백질, 백질 및 뇌척수액이 포함된 비율을 통해 
간접적으로 값을 보정하는 방법이다(Barker et al. 1993). 
 하지만 위에 나열된 분석 방법을 수행하기 위해서는 아래와 같은 
문제점들이 해결되어야 한다. 
1) 특정 MRSI 복셀이 뇌의 어느 부위에 위치하는지 정확히 알기 
어렵다. 예를 들어 해마(hippocampus)에 해당하는 대사 
물질의 농도를 분석하고 싶은 경우, MRSI를 통해 획득한 
수천 개의 복셀들 중에서 어떤 복셀들이 해마에 위치하는지 
파악할 필요가 있다. 하지만 뇌의 T1 강조영상과 MRSI 
데이터는 호환되지 않는 형식이기 때문에, 기존 뇌영상 분석 
도구로는 어떤 복셀들이 해마에 위치하는지 쉽게 파악할 수 
없다. 이를 파악하기 위해서 MRSI를 획득할 때 사용한 MRI 
콘솔 프로그램을 사용하여 육안으로 해당 부위를 찾는 방법을 
사용할 수는 있으나, 수행 과정에 많은 시간이 소요될 뿐만 
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아니라 사람이 직접 뇌 내 구조물을 보면서 복셀들을 
선택하게 되므로 여러 데이터에 대해 일관적이고 정확한 
선택을 하기 어려울 수 있다. 
2) 뇌 전체 또는 일부 영역에 해당하는 대사 물질의 평균 농도 
데이터를 계산하기 어렵다. MRSI로 획득한 복셀들 중에는 
뇌에 포함되지 않는 복셀들 뿐만 아니라 기술적인 한계로 
영상 획득 과정에서 불가피하게 발생하는 잡음 (noise) 
때문에 사용할 수 없는 복셀들도 다수 포함되어 있다. 따라서 
선택한 각 MRSI 복셀들의 quality control(QC)을 통해 
분석에 사용 가능한 복셀들인지 확인하는 과정이 필요하다. 
3) MRSI 데이터에 대해서 복셀기반 형태분석법과 같은 복셀 
단위의 (voxel-wise) 분석법을 취하기 어렵다. T1 
강조영상을 분석하는 경우, 복셀기반 형태분석법을 사용하면 
여러 피험자의 뇌를 이용하여 어떤 부위가 통계적으로 
유의하게 다른지 쉽게 파악할 수 있다. 하지만 MRSI 
데이터는 기본적으로 T1 강조영상과 달리 어떤 복셀이 실제 
뇌의 어디에 위치하는지 알 수 없는 구조로 되어 있기 때문에, 
복셀기반 형태분석법에서 핵심적으로 이용되는 정규화 
(normalization) 방법을 이용한 3차원 이미지에 대한 통계적 
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분석을 적용하기 어렵다. 
4) Partial-volume correction을 수행하기 위해 회백질, 백질 
및 뇌척수액의 비율을 얻기 위해서는 각 MRSI 복셀이 T1 
강조영상의 어느 영역에 포함되는지 정확하게 알아야 한다. 
하지만 MRSI 데이터는 T1 강조영상과 호환되지 않으므로 
특정 MRSI 복셀이 T1 강조영상 기준으로 어느 위치에 
정확하게 위치하는지 알기 어렵다. 또한 MRSI 데이터는 수천 
개의 복셀들로 이루어져 있으므로 partial-volume 
correction을 수행하는 과정은 최대한 자동화되지 않으면 
분석에 사용하기 어렵다. 
 위에 나열된 문제들을 해결하는 방법에는 여러 가지가 있으나, 
가장 직관적이고 쉽게 해결하는 방법으로는 MRSI 데이터를 T1 
강조영상처럼 만들어 다루는 방법을 생각해 볼 수 있다. 곧 MRSI 
데이터를 T1 강조영상과 호환 가능한 형태로 새로 만드는 것으로, 
이를 이용하면 MRSI 데이터를 T1 강조영상에 쉽게 overlay할 수 
있게 된다. T1 강조영상끼리는 겹치는 영역을 쉽게 계산할 수 
있으므로, 간단한 연산만으로 특정 관심영역 마스크에 해당하는 MRSI 
복셀들을 찾고, T1 강조영상을 분석하는 방식을 적용하여 복셀기반 
분석을 수행할 수 있다. 또한 분할(segmentation)된 T1 강조영상을 
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사용하면 partial-volume correction을 수행하기 위한 각 MRSI 




3. MRSI 데이터 분석 도구 
 
 MRSI 데이터를 다양한 방식으로 분석하기 위해, 현재 MRSI 
데이터를 분석하기 위해 개발된 도구들에는 어떤 것이 있는지 
알아보고 각 특성에 대해 조사하였다. 기존 MRSI 데이터 분석 
도구들은 주로 데이터를 fitting하여 각 복셀에 대한 대사 물질 정보를 
획득하는 기능, 이를 시각화하여 실제 분석에 응용하는 기능을 가지고 
있었다. 
 MRSI 데이터를 fitting하는 데 가장 많이 사용되는 도구로는 
LCModel(Linear Combination Model; http://s-provencher.com/ 
lcmodel.shtml)이 있다. LCModel은 생체 외 (in vitro) 대사물질 
용액으로부터 완전한 basis set을 획득하고, 이를 사용하여 일차 
결합(linear combination)으로 생체 내 스펙트럼(in vivo 
spectrum)을 분석하는 도구로, 자동으로 여러 대사물질의 
농도(concentration)를 획득할 수 있으며, 잡음과 낮은 
해상도(resolution)에도 강하다는 장점이 있다(Provencher 2016, 
Provencher 1993). 
 MRSI 데이터를 fitting하는 다른 도구로는 jMRUI(Java-based 
Magnetic Resonance User Interface; http://www.jmrui.eu)가 
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있다. jMRUI는 fitting 방법으로 AMARES(Advanced Method for 
Accurate, Robust, and Efficient Spectral fitting)를 사용하는데, 
LCModel과 달리 basis set을 사용하지 않는다(Vanhamme et al. 
1997). 그 외 MRSI 데이터의 대사물질 분포를 시각화하여 보여주는 
기능, 절대 농도 계산 등 LCModel에 비해 다양한 분석 방법과 기능을 
제공한다는 특징이 있다(Stefan et al. 2009). 
 TARQUIN(Totally Automatic Robust QUantitation In NMR; 
http://tarquin.sourceforge.net)도 MRSI 분석에 사용되는 도구로, 
LCModel과 같이 자동으로 fitting하는 기능을 가지고 있다. 또한 
MRSI 데이터에 대한 시각화 기능도 제공하며, LCModel에서 
사용하는 basis set도 사용할 수 있는 도구이다(Wilson et al. 2011). 
유료로만 사용 가능한 LCModel, 비상업적 용도로만 무료로 사용 
가능한 jMRUI와 달리 GPL 라이센스(GNU General Public 
License)를 따르는 오픈소스 프로젝트(open source project)이며 
완전히 무료로 사용할 수 있다는 특징이 있다(Wilson et al. 2011). 
 SIVIC(Spectroscopic Imaging, VIsualization and Computing; 
https://radiology.ucsf.edu/research/labs/nelson/software)은 
MRSI 데이터 분석에 사용되는 오픈소스 프로그램으로, 표준 의료 
영상 규격인 DICOM (Digital Imaging and COmmunications in 
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Medicine) 형식의 파일(file)을 읽어 MRSI 데이터를 시각화하여 
분석에 이용할 수 있는 프로그램이다(Crane et al. 2013). 앞에 
설명된 도구들처럼 fitting을 하는 기능은 없으나 LCModel과 
연계하여 MRSI 데이터를 분석할 수 있다. 
 MRSI Voxel Picker(O'Neill et al. 2006)는 MRSI 영역 선택 
기능, MRSI 복셀에 포함된 뇌 조직의 비율을 확인할 수 있는 기능 등 
연구 및 통계 분석을 위한 다양한 기능을 다수 가지고 있는 것으로 
보이나, 외부에 공개된 프로그램이 아니기 때문에 외부에서는 사용 및 
검증할 수 없는 프로그램이다. 
 이와 같이 MRSI 데이터를 분석하는데 사용할 수 있는 도구에는 
여러 가지가 있으나, MRSI 데이터를 T1 강조영상화하여 분석하는 
도구는 찾을 수 없었으며 MRSI 데이터의 분석 방법에도 한계가 
있음을 알 수 있었다. 이에 앞서 설명한 MRSI 데이터를 분석하는 
다양한 방법을 직접 구현한 도구, 특히 통계적으로 분석하기에 용이한 





MRSI 데이터 분석 도구 개발 
 
 서론에 제시된 MRSI 분석 방법의 어려움을 해결하기 위해, 이를 
수행할 수 있는 MRSI 분석 도구를 개발하였다. 
 본 프로그램은 크게 데이터 처리 부분, 통계적 분석 부분, 사용자 
인터페이스(user interface)를 제공하는 시각화 부분으로 이루어져 
있다(그림 1). 데이터 처리 부분에는 MRSI 데이터를 T1 
강조영상화하는 부분, LCModel 분석된 데이터를 파싱(parsing)하는 
부분, 관심영역 마스크를 이용하여 MRSI 복셀들을 선택하는 부분, 
partial-volume correction을 수행하는 부분이 포함된다. 여기에서 
선택한 MRSI 복셀들에 대해, 파싱된 LCModel 데이터로부터 
대사물질 정보 및 partial-volume correction 정보를 이용하여 평균 
대사물질 농도를 계산하는 부분이 통계적 분석 부분에 포함된다. 또한 
T1 강조영상 및 T1 강조영상화된 MRSI 데이터가 시각화되며, 
통계적 분석 부분에서 계산한 평균값도 화면에 출력되게 된다.  
  프로그램은 C++ 및 Qt 프레임워크 5.7(Qt Framework; 
https://www.qt.io)로 개발되었으며, DICOM 파일을 읽어오기 위해 
DCMTK (DICOM Toolkit; http://dicom.offis.de/dcmtk.php.en) 
라이브러리(library)를 사용하였다. 행렬 연산 기능을 사용하기 
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위해서 Eigen 라이브러리(http://eigen.tuxfamily.org)를 사용하고 









The program is mainly composed of MRSI Image Visualization part (MR Data Viewer, 
MRSI Slab Overlay, Statistical Information Overlay), Statistical Analysis part (Average 
Chemical Concentration Calculator), and Data Processor part (MRSI Slab Image 
Creator, LCModel Data Parser, Voxel Selector, and Partial-volume Calculator). 
 
Abbreviations: DICOM, Digital Imaging and COmmunications in Medicine; LCModel, 
Linear Combination Model; MR, magnetic resonance; MRSI, magnetic resonance 





1. MRSI 데이터의 T1 강조영상화 
 
(1) MRSI 데이터 T1 강조영상화 개요 
 MRSI 데이터의 T1 강조영상화는 MRSI 데이터를 획득할 때 T1 
강조영상을 기준으로 한 MRSI 데이터 획득 영역, 즉 MRSI 
슬랩(slab)과 같은 형태를 가지는 T1 강조영상을 만드는 것으로 
설명할 수 있다. 이는 아래와 같은 방식으로 진행된다. 
1) MRSI 슬랩이 T1 강조영상의 어느 영역에 해당하는지 알기 
위해, T1 강조영상 및 MRSI 데이터의 중심점 위치, 회전한 
각도 및 영역의 크기 등의 정보를 DICOM 파일들로부터 
획득한다. 
2) MRSI 슬랩과 같은 형태로 채워질, 기존 T1 강조영상과 같은 
크기와 형식을 가지는 이미지를 생성한다. 
3) 2)에서 생성한 이미지에, MRSI 슬랩이 위치하는 영역에 값을 
채운다. 이는 LCModel 분석이 완료된 특정 대사물질의 
농도일 수 있고, 또는 MRSI 복셀들 간 구분을 위한 MRSI 




(2) T1 강조영상화 방법 
 MRSI 데이터를 T1 강조영상화하기 위해서, 각 자기공명영상 
데이터를 획득할 때 사용된 각종 스캔 파라미터(scan parameter)를 
이용한다. 본 프로그램에서 사용한 스캔 파라미터의 종류 및 설명은 
다음과 같다. 
1) Slice thickness, pixel spacing: T1 강조영상 및 MRSI 
슬랩의 복셀 크기를 알 수 있다. 
2) Slice offcentres/angulations: 자기공명영상장치 내에서 각 
데이터를 획득할 때 사용한 영역(volume-of-interest, 
VOI)의 상대적 위치 및 각도를 알 수 있다. 
3) Spectra dimensions: MRSI 데이터의 3차원 크기를 알 수 
있다. 
 MR 스캔에 사용된 스캔 파라미터를 알기 위해 DICOM 
파일들로부터 스캔 파라미터를 읽어 오는 방법을 사용하였으며, 
필요한 스캔 파라미터에 대응되는 DICOM 태그(tag)를 이용하여 값을 
읽어오도록 하였다. DICOM 태그란 DICOM 내의 특정 정보와 쌍을 
이루는 고유 식별자(unique identifier)로, 본 프로그램에서는 Philips 
Achieva 3.0T 및 Philips Ingenia 3.0T 스캐너로 획득한 DICOM 
파일 및 태그들을 사용하도록 하였다(표 1). 
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Table 1. List of important DICOM tag names and IDs used by Philips 
Medical Systems 
Tag Name Tag ID 
Slice Thickness 0018, 0050 
Pixel Spacing 0028, 0030 
MR Stack Angulation AP 2005, 1071 
MR Stack Angulation FH 2005, 1072 
MR Stack Angulation RL 2005, 1073 
MR Stack Offcentre AP 2005, 1078 
MR Stack Offcentre FH 2005, 1079 
MR Stack Offcentre RL 2005, 107A 
SP Mix X Resolution 2005, 1376 
SP Mix Y Resolution 2005, 1377 
SP Mix No Spectra Intended 2005, 1378 
Slice Thickness and Pixel Spacing provide voxel size information of T1-weighted 
images and MRSI slabs. Offcentre and Angulation values provide information on the 
relative VOI position and angulation of T1-weighted images and MRSI slabs. SP Mix 
values provide information on spectra dimensions. The current program was designed 
to read these MR scan parameters from DICOM files, using specific DICOM tags 
corresponding to the parameters. A DICOM tag is a unique identifier that is paired with 
the corresponding data element. All tag information listed here is specific to Philips 
Achieva 3.0T and Philips Ingenia 3.0T MR scanners (Philips Medical Systems, Best, 
The Netherlands). 
 
Abbreviations: AP, anterior-posterior; DICOM, Digital Imaging and COmmunications in 
Medicine; FH, foot-head; ID, identifier; MR, magnetic resonance; RL, right-left; SP, 





 DICOM 파일들로부터 스캔 파라미터를 획득하기 위해, DICOM 
파일들이 포함되어 있는 디렉토리(directory)를 입력하면 이를 
재귀적(recursive)으로 탐색하여 디렉토리 내에 있는 모든 파일을 
검사하도록 하였다. 또한 DICOM 파일들로부터 필요한 정보를 모두 
획득하면 더 이상 찾지 않도록 하고, 필요한 경우 파일을 건너뛰면서 
정보를 찾도록 하여 DICOM 정보를 찾는 데 걸리는 시간을 
최소화하였다. 
 위 과정을 거쳐 획득한 스캔 파라미터를 이용하면 아래 과정을 
거쳐 T1 강조영상화된 MRSI 데이터를 생성할 수 있다.  
1) 스캔 파라미터를 통해 수평 상태의 MRSI 슬랩 크기를 
계산한다.  축,  축,  축에 대한 MRSI 슬랩 크기를  라 하고 
복셀 크기를  , 복셀 수를  이라 하면 각 슬랩 크기는 아래와 
같이 계산할 수 있다. 
        ,        ,         
2) MRSI 슬랩 크기와 T1 강조영상의 복셀 크기를 이용하여, T1 
강조영상의 복셀 크기 기준으로 MRSI 슬랩이 차지하는 T1 
강조영상 복셀의 수를 계산한다. MRSI 슬랩이 차지하는 T1 
강조영상 복셀의 수를  ′라 하고, T1 강조영상 복셀 크기를 
 라 하면 아래와 같이 계산할 수 있다. 
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  ′        ,   ′       ,   ′        
3) MRSI 슬랩을 생성할 3차원 배열을 생성한다. 이 3차원 
배열의 크기가 충분히 크지 않으면, 추후 MRSI 슬랩을 
회전시킬 때 MRSI 슬랩의 일부가 3차원 배열 밖으로 
빠져나가면 값이 손실될 수 있다. 이러한 손실을 막기 위해, 
T1 강조영상의 중점과 MRSI 슬랩의 중점이 일치하는 경우 
MRSI 슬랩이 어떻게 회전하여도 3차원 배열의 밖으로 
넘어가지 않도록 충분히 큰 3차원 배열을 생성해야 한다. 
따라서 MRSI 슬랩 내에서 가장 긴 직선 거리인 대각선 길이   
을 가지도록 빈 3차원 배열을 생성한다. 
  √  ′
 
   ′
 
   ′
 
 
4) 3차원 배열의 중앙에 수평한 MRSI 슬랩을 생성한다. MRSI 
데이터를 3차원으로 획득한 경우, 각 MRSI 복셀은 위치에 
따라 row, column, slice 값을 가지게 된다. 예를 들어 32 × 
32 × 3의 형태로 MRSI 데이터를 획득한 경우, MRSI 복셀의 
위치를 (1, 1, 1)부터 (32, 32, 3)까지로 표현할 수 있다. 이 
위치 정보를 단순화시켜서 1부터 3,072까지의 숫자로 만들 
수 있고, 여기서는 이 숫자를 이용하여 MRSI 슬랩을 채워 
MRSI 복셀별로 고유한 위치 정보값을 가지도록 하였다. 
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5) 스캔 파라미터로 획득한 위치 및 각도 정보를 이용하여 3차원 
변환 행렬을 만들고 이를 이용하여 4)에서 생성한 수평한 
MRSI 슬랩을 이동 및 회전시킨다. 이를 위해서는 여러 번의 
평행이동 및 회전 행렬의 연산이 필요하며, 아래에 나열된 
행렬들을 이용하여 최종적으로 하나의 변환행렬을 얻을 수 
있다. 
    : MRSI 슬랩을 회전시키기 위해, 중앙에 위치한 MRSI 
슬랩의 중점이 3차원 배열의 중앙에서 모서리로 
이동하도록 슬랩을 평행이동시키는 행렬. 
   [
           
           
           
    
] 
  : 모서리로 평행이동한 MRSI 슬랩을 RL(right-left)축, 
AP(anterior-posterior)축, FH(foot-head)축 
기준으로 각각의 각도만큼 회전시키는 행렬. 3개의 
회전행렬 곱으로 이루어지는 행렬로, 한 번 회전을 시킬 
때마다 회전에 사용되는 축이 같이 회전하는 행렬이다. 
축의 방향을 나타내는 단위벡터   (        )를 
기준으로 각도   만큼 행렬을 회전시키는 함수 
         (   )는 다음과 같다. 
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 )         (      )            (      )         
    (      )          
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 )         (      )         
    (      )            (      )          
  (    
 )      






위 함수를 이용하여 행렬  을 표현하면 아래와 같다. 
             (       ) 
             (          ) 
  ℎ           (  ℎ      ℎ) 
일 때, 
    ℎ          
    : 중앙이 모서리에 위치한 회전한 MRSI 슬랩의 
중점이 다시 3차원 배열의 중점이 되도록 
평행이동시키는 행렬. 
   [
          
          
          
    
] 
    : 3차원 배열의 중점에 슬랩의 중점이 위치하는 
회전한 MRSI 슬랩을 T1 강조영상에 맞는 상대적인 
위치로 평행이동하는 행렬. T1 강조영상 및 MRSI의 
DICOM으로부터 획득한 offcentre AP, RL, FH 값이 
차이나는 정도를  라 하면, 다음과 같은 행렬이 된다. 
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6) 위 행렬들을 이용하여 MRSI 슬랩을 이동 및 회전시키는 
변환행렬  을 구하면 아래와 같다. 
            
7) 이동 및 회전을 통해 최종적으로 생성될 MRSI 슬랩이 
저장되는 3차원 배열을  라 하고, 아랫면에 평행한 MRSI 
슬랩을  라 하면 아래와 같이 MRSI 슬랩을 이동 및 회전한 











]   (     )   (     ) 
8) 회전시킨 MRSI 슬랩 이미지가 저장된 3차원 배열  를 T1 
강조영상의 이미지와 같은 크기가 되도록 남는 부분을 
잘라내면 T1 강조영상화된 MRSI 슬랩 이미지가 만들어진다. 
 이러한 과정을 거쳐 생성한 이미지는 T1 강조영상과 같은 
형식으로 저장할 수 있으며, 본 프로그램에서 다른 계산을 할 때 
사용하게 된다. 또한 T1 강조영상을 사용하는 다른 뇌영상 분석 




2. LCModel 분석 결과 파싱 
 
 MRSI 데이터로부터 각 대사물질별 농도를 포함한 다양한 정보를 
얻기 위해서, LCModel 프로그램의 분석 결과를 사용하도록 하였다. 
MRSI 데이터에 대해 LCModel 분석을 수행하게 되면, MRSI 복셀 
1개당 table 확장자를 가진 파일이 1개씩 생성되기 때문에 이를 
용이하게 다루기 위해서는 각 table 파일이 가진 대사물질별 농도 및 
스펙트럼의 질(quality)을 나타내는 Cramér–Rao bound(CRLB), full 
width at half maximum(FWHM), SNR 값 등의 정보를 추출하여 
하나의 파일이나 체계로 정리하는 작업이 필요하다. 
 이를 위해 LCModel 분석 결과로 생성된 각 table 파일의 
텍스트를 파싱하여 table이 가진 정보를 나누고, 이 정보를 재구축하여 
사용할 수 있게 하였다. 파싱은 기본적으로 공백을 기준으로 
수행하였으나, 공백으로 나누어지지 않는 예외 경우가 있었으므로 
이러한 경우의 예외 처리까지 수행하도록 하였다. 
 본 프로그램에서는 LCModel 데이터를 다루기 위해 이 정보를 
저장하고 있는 클래스를 사용한다. 해당 클래스는 각 MRSI 복셀별 
정보를 가지고 있는 구조체의 3차원 포인터를 가지고 있다. 또한 각 
MRSI 복셀별 정보를 가진 구조체는 복셀별 정보를 대사물질별 값을 
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보유하는 구조체와 대사물질의 이름이 매치되는 map(C++ standard 
template library)에 저장되도록 하였다(그림 2). 포인터에 배열의 
크기를 할당할 때 DICOM에서 읽어 온 정보를 이용하도록 하였기 
때문에, 입력되는 MRSI 복셀의 수나 LCModel을 이용하여 획득한 
화학물질의 종류 및 순서에 무관하게 가변적으로 정보를 저장하는 
구조를 가지고 있다.  
 한 번 파싱된 LCModel 데이터는 텍스트 형식의 파일로 자동으로 
저장되도록 하여 다시 파싱할 필요가 없도록 하였고, 프로그램에서 T1 
강조영상을 읽어올 때 이 파일이 존재하는 경우 자동으로 읽어오도록 
하였다. 특히 대사물질의 이름과 값이 순서대로 공백을 기준으로 
저장되도록 하여, 본 프로그램을 사용하지 않는 경우에도 
스프레드시트 (spreadsheet) 프로그램 등으로 쉽게 접근하여 결과 











LCModel (Linear Combination Model; http://s-provencher.com/lcmodel.shtml) is a 
program widely used to fit MRSI data, as it automatically acquires concentrations of 
various metabolites. The current program is designed to automatically parse files 
with .table extensions resulting from LCModel analysis. The program includes a 
class (Class LCModelData) that contains parsed LCModel data. The class has a 3-
dimensional pointer that points to a struct (struct TableInfo) containing voxel-wise 
information of FWHM and SNR. The struct also contains a map of another struct 
(struct Metabolite) containing metabolite-related information (concentration and 
CRLB) and metabolite name. 
 
Abbreviations: CRLB, Cramér–Rao bound; FWHM, full width at half maximum; 
LCModel, Linear Combination Model; MRSI, magnetic resonance spectroscopic 





Figure 3. Sample results from LCModel data parsing by the current 
program 
 
     A 
 
 
     B 
 
 
LCModel (Linear Combination Model; http://s-provencher.com/lcmodel.shtml) is a 
program widely used to fit MRSI data, as it automatically acquires concentrations of 
various metabolites. The current program is designed to automatically parse files with 
.table extensions resulting from LCModel analysis. The presented images show 
sample results from LCModel data parsing by the current program. 
A: Parsed LCModel data as a plain text file. 
B: Parsed LCModel data as a spreadsheet file. 
 





3. Partial-volume correction을 위한 값 계산 
 
 LCModel로부터 획득한 대사물질의 농도는 arbitrary 
institutional unit이므로, partial-volume correction을 거치면 이를 
절대 농도로 변환할 수 있다. 아래 과정에서       값을 계산하게 
되는데, 이를 arbitrary institutional unit에 곱해 주면 arbitrary 
institutional unit을 절대 농도로 변환할 수 있다. 
1) 3개의 변수             를 저장하는 구조체를 MRSI 복셀 
수만큼 생성한다. 각 변수는 분할된 T1 강조영상으로부터 
회백질, 백질 및 뇌척수액 값을 누적으로 저장하여, MRSI 
복셀별로 각 조직의 부피를 계산하는 데 사용한다. 
2) T1 강조영상화된 MRSI 슬랩 이미지의 모든 복셀들을 
검사하면서, 각 복셀의 값이 0이 아닌지 검사하여 MRSI 
슬랩에 포함되는지 확인한다. 값이 0이 넘어 슬랩에 포함되는 
경우, 해당 복셀의 좌표를 분할된 T1 강조영상에 대입하여 
해당 지점에서의 회백질, 백질 및 뇌척수액 복셀 값을 
획득한다. 
3) 2)에서 획득한 값들을 해당하는 MRSI 복셀 번호와 같은 
번호를 가지는 구조체 안의              변수에 누적으로 
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더한다. 이 과정을 거치면 모든 MRSI 복셀들의 조직별 
부피가 각 구조체의             안에 저장된다. 
4) DICOM에서 추출했던 스캔 파라미터를 이용하여 MRSI 
복셀이 T1 강조영상에서 차지하는 복셀의 수  를 계산한다. 
이는 MRSI 복셀 크기 및 T1 강조영상의 복셀 크기를 
이용하여 계산한다. 
5) 각 구조체별로 가지고 있는 변수인             는 각 MRSI 
복셀이 가지는 조직별 부피이므로, 이를 모두 더하면 각 
MRSI 복셀이 뇌에 포함된 부피가 얼마인지 알 수 있다. 
4)에서 계산한 MRSI 복셀의 실제 부피와 이 값의 비율을 
계산하면, 각 MRSI 복셀이 뇌에 포함된 비율을 알 수 있고, 이 
비율이 특정 비율을 넘지 못하면 뇌에 포함되지 않은 MRSI 
복셀이라고 볼 수 있다. 곧 비율  는 아래와 같이 계산된다. 
   
              
 
 
6) 아래 식으로 partial-volume correction에 필요한      값을 
구한다(Provencher 2016). 아래 식에서             는 
각각 MRSI 복셀에서 회백질, 백질 및 뇌척수액 조직이 
포함된 비율을 의미한다. 
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7) 획득한      값을 각 arbitrary institutional unit에 곱하여 




4. 관심영역에 해당하는 MRSI 복셀들 찾기 및 평균 농도 계산 
 
 관심영역에 해당하는 MRSI 복셀들을 찾고 평균 농도를 계산하기 
위해, 마스크 이미지(mask image)를 사용하여 관심영역에 포함되는 
MRSI 복셀들을 찾을 수 있도록 하였고, 찾은 복셀들에 대해 
대사물질의 평균 농도를 계산할 수 있도록 하였다. 본 프로그램에서는 
관심영역 마스크 이미지와 80% 이상 중첩되는 MRSI 복셀들을 해당 
관심영역에 포함되는 것으로 보았다(Tiberio et al. 2006). 
 찾은 MRSI 복셀들에 대해서는 QC를 수행하도록 하였다. MRSI 
데이터는 일반적인 MRI 영상과는 달리 스펙트럼 형태이므로 육안으로 
artifact를 확인하기 어렵고, 확인하더라도 모호할 수밖에 없다는 
특징이 있다(Kreis 2004). 이러한 MRSI 데이터의 특성상 QC를 
수행하여 데이터의 최소 품질을 보장해야 하며, 본 프로그램에서는 
MRSI 데이터에서 QC의 기준으로 주로 사용되는 CRLB, FWHM, 
SNR 값을 기준으로 품질이 떨어지는 MRSI 복셀들을 배제하여 
선택할 수 있도록 하였다. 또한 너무 높은 이상치 (outlier) 값이 평균 
계산에 포함되는 것을 방지하기 위해, 허용되는 최대 대사물질 값도 




 대사물질들 값의 평균을 구하는 과정에서, 이상치가 포함되는 
것을 막기 위한 방법으로 사분범위(interquartile range, IQR)를 
사용하였다. 제1사분위수에 1.5를 곱한 값보다 작은 값, 
제3사분위수에 1.5를 곱한 값보다 큰 값을 이상치로 간주하여 평균 
계산에서 제외하였다(Upton et al. 1996). 
 특정 마스크 이미지를 사용하지 않는 경우에는, partial-volume 
correction을 수행할 때 사용한 회백질, 백질 및 뇌척수액으로 분할된 
T1 강조영상을 모두 합쳐 뇌 전체 영역에 대한 마스크 이미지로 
사용할 수 있도록 하였다. 
 본 과정은 아래와 같이 진행된다. 
1) 관심영역 마스크 이미지와 겹치는 MRSI 복셀들을 찾는다. 
2) QC 기준을 입력한다. CRLB와 FWHM은 필수적으로 
입력하도록 하고, SNR 및 대사물질 농도값은 선택적으로 
입력한다. 또한 partial-volume correction을 수행할지 
여부도 선택 가능하도록 구현하였다(그림 4). 본 과정에서 한 
번 사용한 QC 기준값들은 자동으로 저장되어, 프로그램을 
재시작할 때 자동으로 불러올 수 있도록 하였다. 




4) 선택된 MRSI 복셀들 중 이상치를 제거하고 남은 
복셀들로부터 농도값의 평균을 구한다. 이 과정에서 평균을 
구할 때 획득되는 표준편차 및 평균을 계산할 때 사용된 
복셀들의 수를 함께 구하여 출력되도록 하여 획득한 평균값이 
너무 큰 표준편차를 가지거나, 평균값을 계산할 때 사용된 




Figure 4. Input windows for quality control of MRSI metabolite data 
 







A: Textboxes for quality control criteria inputs. 
B: Checkboxes for metabolite selection. 
 
Abbreviations: Conc, concentration; FWHM, full width at half maximum; MRSI, 
magnetic resonance spectroscopic imaging; PVC, partial-volume correction; SD, 




5. 뇌영상 시각화 
 
 본 프로그램에서 제공하는 다양한 분석 기능들이 올바르게 
작동하는지 쉽게 확인할 수 있도록, T1 강조영상 및 MRSI 슬랩 
이미지의 시각화 기능을 구현하였다(그림 5, 6). 편의를 위해 각 분석 
단계를 수행할 때마다 생성되는 뇌영상 이미지를 자동으로 불러와 
출력하도록 하였다. 
 시각화된 뇌영상 이미지는 axial, coronal, sagittal 방향에서 
동시에 볼 수 있도록 하였고 각 방향별로 원하는 슬라이스를 선택해서 
볼 수 있게 하였다. 또한 파일 불러오기 및 저장, 프로그램에서 처리한 
내용, 분석 결과 등이 출력되는 창을 포함하여 모든 과정을 쉽게 
파악할 수 있도록 하였다. 이 창을 이용하면 저장한 파일 이름 등이 
모두 출력되기 때문에 진행 중인 분석에 잘못된 부분이 없는지 쉽게 



















The main program window with visualization of a T1-weighted image with an MRSI 
slab image. Strips in graded yellow indicate the placement of the MRSI slab. 
 







1. 분석용 뇌 자기공명영상 데이터 수집 
 
 본 프로그램이 올바르게 작동하는지 검증하기 위해 연구 참여에 
서면으로 동의한 성인 30명의 뇌 자기공명영상 데이터를 사용하였다.  
 현재 또는 과거에 제 1축 (Axis I) 정신 질환 진단을 받은 사람은 
정신질환 진단 및 통계 편람(Diagnostic and Statistical Manual of 
Mental Disorders version IV, DSM-IV)에 기반한 구조화된 임상 
면담(Structured Clinical Interview for DSM-IV, SCID)(First et 
al. 1996)을 통해 연구 대상자에서 제외되었다. 또한 고혈압이나 당뇨 
등 신체적 질환이 있거나 금속 삽입 수술 등 뇌 자기공명영상 촬영을 
하기에 부적합한 사람은 제외되었다. 
 분석에 사용된 연구대상자의 평균 나이는 만 28.02세로, 
표준편차는 9.39였으며 범위는 20.39세부터 58.1세까지였다. 30명의 






2. 뇌 자기공명영상 데이터 획득 및 전처리 
 
 뇌 자기공명영상 데이터는 Philips Achieva 3.0 Tesla MRI 
스캐너(Philips Medical Systems, Best, The Netherlands)에서 32 
채널 헤드 코일(32 channel head coil)을 이용하여 획득하였다. 
분석에는 3차원 T1 강조영상과 MRSI 데이터가 이용되었다. 
 3차원 T1 강조영상은 다음과 같은 스캔 파라미터를 이용하여 
획득하였다: shortest repetition time (TR) = 7.4 ms; shortest 
echo time (TE) = 3.4 ms; flip angle (FA) = 8°; field of view 
(FOV) = 220 mm × 220 mm × 180 mm; voxel size = 0.86 mm 
× 0.86 mm × 1.00 mm. T1 강조영상은 DICOM 파일 형식으로 
획득하였으며, 다음과 같은 전처리 과정을 거쳤다. 
1) MRIcron(http://people.cas.sc.edu/rorden/mricron/index.
html)에서 제공하는 dcm2nii 도구를 이용하여 DICOM 
파일로 저장된 T1 강조영상을 NIfTI 이미지 파일로 
변환한다. 
2) FSL(https://fsl.fmrib.ox.ac.uk/fsl/fslwiki)에서 제공하는 
fslreorient2std도구를 이용하여, NIfTI 형태의 T1 
강조영상을 표준 MNI 템플릿 이미지(standard MNI 
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template image)와 같은 방향을 가지도록 회전시킨다. 
3) FSL-VBM(https://fsl.fmrib.ox.ac.uk/fsl/fslwiki/ 
FSLVBM) 을 이용하여 뇌가 아닌 조직을 제거하고, 뇌를 
회백질, 백질 및 뇌척수액으로 분할한다. 이 때 뇌가 아닌 
조직을 제거하는 BET(Brain Extraction Tool) 도구의 
정확도를 높이기 위해, fractional intensity 값을 0.15로 
설정하고 목 부분의 조직이 포함되지 않게 하기 위한 -N 
옵션과 BET를 여러 번 수행하여 정확도를 높이는 -R 옵션을 
포함시켜 수행한다. BET가 수행된 이후에 생성된 결과물을 
정리해서 보여 주는 기능을 이용하여 BET 결과물의 품질을 
육안으로 검토하였다. 
 MRSI 데이터는 SECSI(spectroscopically-encoded chemical 
shift imaging)를 이용하여 획득하였고 다음과 같은 스캔 파라미터를 
이용하여 획득하였다: TR = 2000 ms; TE = 19 ms; acquisition 
matrix = 32 × 32; voxel size = 6.875 mm × 6.875 mm × 15.0 
mm; water suppression = MOIST; point resolved spectroscopy 
sequence (PRESS). 
 MRSI 데이터는 DICOM 파일 및 Philips SDAT/SPAR 파일 
형식으로 획득하였다. Philips SDAT/SPAR 파일에 포함된 MR 
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스펙트럼은 LCModel version 6.3-1L을 이용하여 공식 설명서에 
설명된 방법(Provencher 2016)으로 fitting되었고, 각 MRSI 복셀에 
대해 크레아틴과 포스포크레아틴, 글리세로포스포콜린과 포스포콜린, 
글루타민산염과 글루타민, 미오이노시톨, N-아세틸아스팔테이트를 
포함한 35종의 대사물질에 대한 fitting 결과값을 획득하였다(그림 7).  
 LCModel을 이용한 fitting에는 Philips Achieva 3.0 Tesla MRI 
스캐너 및 스캔 파라미터에 적합한 basis set을 이용하였고, 더 정확한 








An example of LCModel-fitted spectral output in a healthy participant. 
 







3. 검증 및 전처리 방법 
 
 관심영역에 해당하는 MRSI 복셀들 찾기, 뇌 전체의 평균 
대사물질 농도 획득하기 기능을 검증하고, T1 강조영상화된 MRSI 
데이터를 복셀기반 형태분석법에 적용 가능한지 여부를 확인하기 위해 
아래와 같은 방법 및 전처리를 이용하였다. 
 
(1) 관심영역에 해당하는 MRSI 복셀들 찾기 
 관심영역 마스크 이미지를 이용하여 뇌 내 특정 영역에 위치한 
MRSI 복셀들을 찾는 기능을 확인하기 위해, 뇌의 특정 영역에 
위치하는 구형 (spherical) 마스크 이미지를 만들어 검증하였다. 구형 
마스크 이미지는 FSL에서 제공하는 fslmaths 프로그램으로 지름 20 
mm를 가지도록 생성하였으며, 이 마스크 이미지를 이용하여 사람이 
직접 MRSI 복셀들을 찾은 결과와 프로그램을 사용할 때의 결과에 
차이가 있는지 검증하는 방법을 사용하였다. 
 
(2) 뇌 전체의 평균 대사물질 농도 획득하기 
 정상군 30명으로부터 획득한 T1 강조영상 및 MRSI 
데이터로부터, MRSI 슬랩에 포함되는 뇌 전체 영역에 대한 뇌내 평균 
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대사물질 농도를 획득하고, 획득한 대사물질 농도가 기존 문헌에 
보고된 뇌내 대사물질 농도와 비교하여 유사한지 확인한다. 이를 통해 
프로그램을 이용하여 획득한 대사물질이 올바른 값인지 확인할 수 
있는데, 구체적으로는 뇌 전체 영역을 올바르게 선택하였는지, 
대사물질 농도값이 각 MRSI 복셀들에 올바르게 들어갔는지, QC가 
올바르게 되었는지, 평균을 계산하는 기능이 잘 작동하였는지 여부를 
알 수 있다. 본 검증에는 크레아틴 및 포스포크레아틴 
(phosphocreatine), 글리세로포스포콜린 (glycerophosphocholine) 
및 포스포콜린(phosphocholine), 글루타민산염 및 글루타민, 
미오이노시톨, N-아세틸아스팔테이트에 대한 농도값을 획득하였다. 
 평균을 계산할 때 사용한 QC 기준은 다양한 선행 
연구(Srinivasan et al. 2004, Langer et al. 2007, Corrigan et al. 
2010, O'Neill et al. 2011, Wijnen et al. 2012, Tafazoli et al. 
2013)를 참고하여 설정하였다(표 2). 본 분석에서는 FWHM 0.1 
이하, SNR 3 이상이면서 각 대사물질별로는 CRLB가 20 이하인 
값만을 사용하였다. 또한 partial-volume correction을 통해 절대 




Table 2. Quality control criteria used in previous MRSI studies 
Author Year CRLB (%) FWHM SNR 
Srinivasan et al. 2004 ≤ 20 ≤ 0.07 ≥ 4 
Langer et al. 2007 ≤ 20 < 0.08 ≥ 1 
Corrigan et al. 2010 < 20 ≤ 0.1 - 
O'Neill et al. 2011 < 20 ≤ 0.1 ≥ 3 
Wijnen et al. 2012 < 20 - > 10 
Tafazoli et al. 2013 ≤ 20 ≤ 0.1 ≥ 3 
Abbreviations: CRLB, Cramér–Rao bound; FWHM, full width at half maximum; MRSI, 






(3) 복셀단위 통계분석을 위한 영상처리 
 T1 강조영상화시킨 MRSI 데이터를 이용하여 복셀기반 분석 
방법을 적용할 수 있는지 확인하기 위해 아래와 같은 과정으로 
영상처리를 수행하였다. MRSI 데이터를 획득할 때 사용하였던 T1 
이미지를 이용하여, T1 강조영상화된 MRSI 데이터를 표준 MNI 
템플릿 이미지에 비선형 정합을 시키는 과정이다. 
1) FSL FLIRT(https://fsl.fmrib.ox.ac.uk/fsl/fslwiki/FLIRT) 
를 사용하여 T1 강조영상을 복셀 크기가 2 mm × 2 mm × 
2 mm인 표준 MNI 템플릿 이미지에 선형 정합(linear 
registration)시키는 4 × 4 affine matrix를 획득한다. 
2) FSL FNIRT(https://fsl.fmrib.ox.ac.uk/fsl/fslwiki/FNIRT) 
를 사용하여 T1 강조영상을 표준 MNI 템플릿 이미지에 
비선형 정합시키는 4D NIfTI 파일을 생성한다. 이 파일은 
spline coefficients와 1)에서 획득한 affine transform 
matrix를 포함하고 있다. 이 과정에서 FNIRT에서 
기본적으로 제공되는 T1_2_MNI152_2mm 파라미터 설정을 
사용하였다. 
3) FSL applywarp를 사용하여, 2)에서 생성된 4D NIfTI 
파일을 T1 강조영상화된 MRSI 슬랩 이미지에 적용시켜 
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비선형 정합된 MRSI 슬랩 이미지를 생성한다. 이 때 슬랩 
본래의 값이 변형되거나 손실되는 것을 막기 위해 최근접 
보간법(nearest-neighbor interpolation)을 사용한다. 
4) 비선형 정합된 MRSI 슬랩 이미지를 표준 MNI 템플릿 




Figure 8. Original and non-linearly registered MRSI slab images 
 
  A 
 
 
  B 
 
 
Strips in graded red indicate the placement of the MRSI slab. 
A: Original MRSI slab images placed on a standard MNI template. 
B: Non-linearly registered MRSI slab images placed on a standard MNI template. 
Left: Sagittal view, Middle: Coronal view, Right: Axial view. 
 









1. 관심영역에 해당하는 MRSI 복셀들 찾기 
 
 관심영역 마스크 이미지를 이용하여 MRSI 복셀을 찾는 기능을 
검증하기 위해, 생성한 구형 마스크 이미지를 이용하여 관심영역에 
해당하는 MRSI 복셀들을 찾았다. 관심영역으로 사용한 마스크 
이미지와, 이를 이용하여 찾은 MRSI 복셀들을 T1 강조영상에 




Figure 9. ROI mask and MRSI slab images overlaid on T1-weighted 
images 
 
  A 
 
 
  B 
 
 
Strips in graded red indicate the placement of the MRSI slab. 
A: ROI mask image (yellow) on MRSI slab image. 
B: Selected MRSI voxels (red) on ROI mask image. 
Left: Sagittal view, Middle: Coronal view, Right: Axial view. 
 






2. 뇌 전체의 평균 대사물질 농도 획득하기 
 
 본 프로그램을 이용하여 정상군 30명에 대해 뇌 영역에 포함된 
MRSI 복셀 수의 평균 및 표준편차, 뇌 영역에 포함된 MRSI 
복셀들로부터 획득한 대사물질들에 대한 평균 농도값, 표준편차, 
최소값 및 최대값을 획득하였다(표 3).  
 크레아틴과 포스포크레아틴의 평균 농도는 9.49 mM(표준편차 
0.84)이었고 농도 계산에는 평균 355.37개의 MRSI 복셀들이 
사용되었다. 글리세로포스포콜린과 포스포콜린의 평균 농도는 3.02 
mM(표준편차 0.38)이었고 농도 계산에는 평균 345.30개의 MRSI 
복셀들이 사용되었다. 글루타민산염과 글루타민의 평균 농도는 15.57 
mM(표준편차 1.78)이었고 농도 계산에는 평균 294.67개의 MRSI 
복셀들이 사용되었다. 미오이노시톨의 평균 농도는 5.33 
mM(표준편차 0.71)이었고 농도 계산에는 평균 226.80개의 MRSI 
복셀들이 사용되었다. N-아세틸아스팔테이트의 평균 농도는 15.65 






Table 3. Summary of metabolite concentrations from the current study 
Metabolites 
MRSI Voxels  Concentrations (mM) 
Mean (SD)  Mean (SD) Min Max 
tCr 355.37 (70.80)  9.49 (0.84) 8.28  11.27  
tCho 345.30 (67.60)  3.02 (0.38) 2.48  4.01  
Glx 294.67 (68.29)  15.57 (1.78) 13.48  21.90  
Ins 226.80 (70.97)  5.33 (0.71) 4.19  7.60  
NAA 354.20 (72.11)  15.65 (1.22) 13.37  18.07  
Abbreviations: Glx, glutamate and glutamine; Ins, myo-inositol; MRSI, magnetic 
resonance spectroscopic imaging; NAA, N-acetylaspartate; SD, standard deviation; 






3. 복셀 단위의 통계분석을 위한 영상처리 
 
 표준 MNI 템플릿 이미지에 비선형 정합시킨 MRSI 슬랩 
이미지들을 확률 지도 (probability map) 형태로 나타내어, 복셀기반 
형태분석법이 적용 가능한 형태로 MRSI 슬랩이 분포하는지 
확인하였다. 이를 위해 (1) 처음 MRSI 데이터를 획득할 때 사용한 
MRSI 슬랩 전체, (2) 대사물질 N-아세틸아스팔테이트에 대해 QC를 





Figure 10. Probability maps of MRSI slabs 
 
  A 
 
 
  B 
 
 
A: A probability map of MRSI slabs. 
B: A probability map of quality-controlled MRSI voxels of N-acetylasparte. 
Left: Sagittal view, Middle: Coronal view, Right: Axial view. 
 







1. 프로그램 검증 결과에 대한 고찰 
 
 본 프로그램의 기능인 관심영역에 해당하는 MRSI 복셀들 찾기 
및 뇌 전체의 평균 대사물질 농도 획득하기 기능에 대한 검증을 
수행하고, T1 강조영상화시킨 MRSI 데이터를 이용한 복셀 단위의 
통계분석을 위한 영상처리 검증을 수행한 결과를 분석하였다. 
 
(1) 관심영역에 해당하는 MRSI 복셀들 찾기 
 관심영역 마스크 이미지를 이용하여 해당 관심영역에 포함되는 
MRSI 복셀을 찾는 기능을 사용해 본 결과, 프로그램을 이용해서 
자동으로 찾은 결과와 사람이 수동으로 찾는 방식을 비교한 결과 
차이가 없는 것으로 나타났다. 하지만 수동으로 찾는 경우, 그림 11과 
같이 특정 MRSI 복셀이 관심영역에 충분히 포함되는지 판단하기 
어려운 경우가 존재하였다. 그러한 경우 다양한 시점에서 슬라이스를 









Green-colored voxels indicate ambiguous MRSI voxels that cannot be easily classified 
into brain or non-brain region. Strips in graded red indicate the placement of the MRSI 
slab. 
 
Abbreviations: MRSI, magnetic resonance spectroscopic imaging. 
 
 본 검증에서는 포함 비율을 80%로 설정하였기에 판단하기가 
용이한 편이었으나, 비율을 그보다 낮게 설정하는 경우에는 MRSI 
복셀의 포함 여부를 쉽게 판단하기 어려운 경우가 더 빈번하게 발생할 
것으로 생각된다. 또한 마스크 이미지의 형태가 둥글지 않고 긴 
형태이거나 아치 형태 등 복잡한 이미지인 경우에는 사람이 육안으로 
판단하기 더 어려울 수 있으며, 이러한 경우 본 프로그램이 많은 
도움이 될 것으로 생각된다.  
 반면 겹치는 비율이 기준에 약간 못 미치는 경우, 예를 들어 본 
검증에서 사용한 80% 기준에 약간 못 미치는 79%가 포함되는 MRSI 
복셀이 존재하는 경우에는 임상적으로 충분히 의미가 있음에도 
불구하고 선택되지 못하는 문제가 발생할 수 있다. 이러한 경우를 
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방지하기 위해 80%가 포함되는 복셀을 찾을 때 75%가 포함되는 
복셀도 찾아서 함께 보거나, 전문가가 육안으로 선택된 MRSI 복셀을 
확인하는 등 최종적으로는 사람이 검토 및 판단을 수행하는 것이 가장 
정확할 것이라고 생각된다. 또한 이러한 문제를 방지하기 위해 
포함되는 비율을 실시간으로 조정하면서 겹치는 복셀을 찾는 기능, 
여러 가지 비율을 동시에 확인할 수 있는 기능 등을 프로그램에 추가할 




(2) 뇌 전체의 평균 대사물질 농도 획득하기 
 
 30명의 연구참여자로부터 획득한 평균 대사물질 농도값을 
기존의 연구와 비교하기 위해, 다양한 선행 연구로부터 대사물질 
농도값에 대한 정보를 획득하여 표 4와 같이 정리하였다(Bartha et al. 
1997, Hennig et al. 1992, Lim et al. 1998, Geurts et al. 2004, 
Kapeller et al. 2001, Bustillo et al. 2001, Schubert et al. 2002, 
Sigmundsson et al. 2003, Tunc-Skarka et al. 2009, Gussew et 
al. 2011). 
 선행 연구를 살펴보면 뇌 내 다양한 부위로부터 획득한 각 
대사물질별 절대 농도를 알 수 있는데, 각각의 범위를 살펴보면 
크레아틴과 포스포크레아틴이 4.4-8.1 mM, 글리세로포스포콜린과 
포스포콜린이 1.86-2.7 mM, 글루타민산염과 글루타민이 7.6-17.1 
mM, 미오이노시톨이 3.4-7.8 mM, N-아세틸아스팔테이트가 8.2-
13.9 mM 이었다. 이를 본 논문의 분석 결과와 비교한 결과, 기존 
연구에서 말하는 농도와 크게 다르지 않았다. 글루타민산염과 
글루타민, 미오이노시톨의 경우 기존 연구의 범위 내에 들어가는 평균 
농도값이 나왔고, 나머지 대사물질들은 그보다 높은 값이 나온 것을 
확인할 수 있었다(표 5). 
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tCr Jeroen et al. 5.4 (0.4) Cortex 
 Jeroen et al. 5.3 (0.9) Hippocampus 
 Jeroen et al. 6.0 (0.4) Thalamus 
 Kapeller et al. 5.9 (0.8) Cortical GM 
 Kapeller et al. 4.4 (0.3) WM 
 Schubert et al. 8.1 (0.81) WM 
 Hennig et al. 5.3 (2.5) Parietal 
 Hennig et al. 5.8 (2.4) Occipital 
 Hennig et al. 5.6 (1.8) Frontal 




6.17 (0.69) Frontal WM 




1.86 (0.24) Frontal WM 
 Gussew et al. 2.1 (0.3) 
Left anterior 
insula 
 Gussew et al. 2.7 (0.4) ACC 
 Gussew et al. 2.0 (0.3) Left thalamus 
Glx Kapeller et al. 11.4 (1.3) Cortical GM 
 Kapeller et al. 7.6 (0.6) WM 
 Gussew et al. 15.0 (2.0) 
Left anterior 
insula 
 Gussew et al. 17.1 (1.0) ACC 







Ins Kapeller et al. 4.5 (0.6) Cortical GM 
 Kapeller et al. 3.5 (0.4) WM 
 Jeroen et al. 3.7 (0.4) Cortex 
 Jeroen et al. 4.5 (0.7) Hippocampus 
 Jeroen et al. 3.4 (0.6) Thalamus 
 Gussew et al. 6.0 (0.6) 
Left anterior 
insula 
 Gussew et al. 7.8 (1.0) ACC 
 Gussew et al. 4.3 (1.1) Left thalamus 
NAA Schubert et al. 12.8 (1.4) WM 
 Hennig et al. 8.2 (2.2) Parietal 
 Hennig et al. 10.4 (2.7) Occipital 
 Hennig et al. 8.4 (1.6) Frontal 
 Hennig et al. 8.7 (2.1) Cerebellum 
 Bartha et al. 13.7 (1.3) Medial PFC 
 Lim et al. 10.27 (1.22) Frontal GM 







 Bustillo et al. 12.6 (1.6) Frontal WM 
 Gussew et al. 10.7 (0.5) 
Left anterior 
insula 
 Gussew et al. 10.3 (1.0) ACC 
 Gussew et al. 10.0 (0.9) Left thalamus 
All concentrations are presented in millimole (mM). 
 
Abbreviations: ACC, anterior cingulate cortex; Glx, glutamate and glutamine; GM, grey 
matter; Ins, myo-inositol; NAA, N-acetylaspartate; PFC, prefrontal cortex; SD, standard 
deviation; tCho, glycerophosphocholine and phosphocholine; tCr, creatine and 
phosphocreatine; WM, white matter.  
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tCr 9.49 (0.84) 4.4-8.1 
tCho 3.02 (0.38) 1.86-2.7 
Glx 15.57 (1.78) 7.6-17.1 
Ins 5.33 (0.71) 3.4-7.8 
NAA 15.65 (1.22) 8.2-13.9 
All concentrations are presented in millimole (mM). 
 
Abbreviations: Glx, glutamate and glutamine; Ins, myo-inositol; NAA, N-
acetylaspartate; SD, standard deviation; tCho, glycerophosphocholine and 
phosphocholine; tCr, creatine and phosphocreatine. 
 
 단, 본 프로그램으로 획득한 값을 기존 연구와 단순하게 
비교하기에는 몇 가지 어려운 점이 있다. 우선 본 프로그램을 이용하여 
평균 농도값을 획득할 때에는 백질, 회백질 및 뇌실(ventricle)을 
구분하여 계산하지 않았지만 기존 연구는 뇌 내 구조물별, 혹은 백질과 
회백질을 분리하여 값을 획득하였기 때문에 값에 차이가 있을 수 있다. 
특히 평균을 계산할 때 뇌실 부분에 해당하는 MRSI 복셀들을 따로 
제거하는 과정을 거치지 않았기 때문에, 뇌실에 해당하는 MRSI 
복셀이 QC에서 걸러지지 않고 평균 계산에 포함되었다면 최종적으로 
획득하는 값에 영향을 주었을 것이다. 
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 대뇌와 소뇌의 구분 없이 평균을 계산한 점도 값에 영향을 주었을 
것으로 생각된다. 특정 대사물질은 소뇌에서 더 높은 농도를 가지기 
때문에(Hennig et al. 1992), 소뇌를 제외하고 대뇌에 해당하는 
영역에 대해서만 평균값을 계산하였다면 기존 연구와 값이 더 
가까워졌을 수 있다. 
 기존 연구와 단순하게 비교하기 어려운 또 다른 이유로는 MRS와 
MRSI 데이터의 특성 차이를 생각해 볼 수 있다. 기존 연구에서는 절대 
농도값을 획득하기 위해 주로 MRS를 이용하였는데, MRSI 데이터는 
MRS 데이터에 비해 신호 대 잡음비가 상대적으로 떨어지기에 값이 
부정확할 수 있다(Dong et al. 2012). 또한 촬영에 소요되는 시간도 
MRS에 비해 MRSI가 더 긴데, 촬영 시간이 길어질수록 촬영 중인 
피험자의 head motion 등이 발생할 확률이 높아지므로 MRSI로 
획득한 값의 정확도가 상대적으로 떨어질 것으로 생각할 수 있다. 
 MR 촬영 방법에 의한 영향으로 값에 차이가 발생하였을 수도 
있다. 본 분석에서 사용한 MRSI 데이터는 공통적으로 T1 강조영상을 
촬영한 후 echo-planar imaging (EPI) 시퀀스(sequence)를 이용한 
영상을 촬영한 후에 획득되었다는 특징이 있는데, MR 촬영 방법 
중에서도 EPI 시퀀스와 같이 빠르게 gradient field가 전환되는 촬영 
방법을 이용하게 되면 MR 기기의 온도가 일시적으로 높아지게 
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된다(Foerster et al. 2005, Vannesjo et al. 2013). MRS 데이터의 
품질은 주변 환경의 온도에 민감할 수 있다고 알려져 있기 때문에(Di 
Costanzo et al. 2003, Wright et al. 2000), 앞서 촬영한 EPI 영상에 
의해 높아진 MR 기기의 온도가 본 분석에서 획득한 값에 영향을 
주었을 가능성이 있다. 또한 본 분석에서는 MRSI 촬영에 PRESS 
시퀀스를 사용하였으나 기존 연구에서는 주로 STimulated Echo 
Acquisition Mode(STEAM)가 사용되었기 때문에, MR 촬영 방법의 
차이도 값에 영향을 주었을 수 있다. 
 또한 QC를 수행할 때 QC의 기준이 되는 FWHM 값을 낮추고, 
SNR 값을 높이는 등 기준을 더 엄격하게 적용하면, 값이 더 정확해질 
수도 있을 것으로 생각된다. 단 QC 기준을 높이게 되면 평균을 계산할 
때 사용되는 MRSI 복셀의 수가 줄어들게 되므로, 몇 개의 MRSI 
복셀이 평균값 계산에 이용되는지 확인하면서 QC 기준을 조정하여야 
한다. 
 본 분석에서는 partial-volume correction을 이용하여 절대 
농도값을 획득하였는데, partial-volume correction을 수행하는 
방법은 본 분석에서 사용한 방법 외에도 다양한 방법이 있다. 각 
연구별로 partial-volume correction을 수행하는 방법이 다르기 
때문에, 최종적으로 계산한 절대 농도값에도 차이가 발생할 수 
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있다(Gasparovic et al. 2006). 
 그 외 연구참여자의 성별, 나이, 인종 등 인구학적 특성, MR 
기기의 종류 및 특성, fitting 과정 및 방법의 차이 등 다양한 요소가 




(3) 복셀 단위의 통계분석을 위한 영상처리 
 
 MRSI 데이터의 분석에 복셀기반 형태분석법을 적용하기 위해 
비선형 정합시킨 MRSI 슬랩 이미지들을 확률 지도 형태로 나타낸 
결과, 몇 가지 사실을 확인할 수 있었다. 
 우선 획득한 MRSI 슬랩 확률 지도를 통해, T1 강조영상을 
기준으로 MRSI 데이터를 획득할 때 일관된 기준으로 MRSI 슬랩을 
설정하고 있는지 알 수 있었다. 이러한 확률 지도가 없는 경우, 30개의 
MRSI 및 T1 강조영상 데이터가 모두 다른 크기, 각도 및 위치를 
가지고 있으므로 객관적인 기준으로 비교하기는 어렵다. 본 분석에서 
사용된 데이터는 각 데이터별 슬랩 위치 및 각도에 차이가 있다는 
사실을 사전에 알고 있었으며, 그 결과를 확률 지도를 통해 확인할 수 
있었다. 하지만 각 데이터별 슬랩 위치 및 각도가 최대한 같아야 하는 
연구나 분석이 있다면, 확률 지도를 통해 슬랩의 위치나 각도가 다른 
슬랩과 비교했을 때 차이가 많이 있는 경우를 쉽게 발견할 수 있기 
때문에 많은 도움이 될 것이다. 
 N-아세틸아스팔테이트에 대해 QC를 수행하고 그 기준을 통과한 
MRSI 복셀들의 확률 지도를 이용하면, 해당 MRSI 데이터를 이용하여 
뇌 전체의 평균 대사물질 농도를 획득하였을 때 해당 농도값이 뇌의 
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어느 부위로부터 획득한 평균값인지 파악할 수 있다. 또한 MRSI 
데이터는 획득할 때 사용하는 TE 등의 스캔 파라미터에 따라 주로 
fitting되는 대사물질이 달라지게 되며, fitting이 잘 되지 않을수록 
QC를 통과하기 어렵기 때문에 뇌의 어느 부위에서 특정 대사물질이 
잘 나타나는지 도 알 수 있다. 
 본 검증 분석에서 사용한 N-아세틸아스팔테이트 확률 지도를 
보면, 뇌 외곽에 존재하는 회백질 부분에서 QC를 통과한 복셀이 
적어지는 현상을 볼 수 있다. 이는 MRSI 데이터의 특성상 자연스러운 
현상으로, 전체 뇌로부터 MRSI 데이터를 획득하는 경우 조직 종류의 
차이에 따라 생기는 가변 자화율(variable magnetic susceptibility) 
에 의해 자장(magnetic field)의 지역적 불균질(local 
inhomogeneity)이 발생할 수 있으며 이는 특히 공기에 의한 영향을 
많이 받는다(Gillard et al. 2004). 따라서 공기에 가까운 뇌 외곽이나 
부비강(sinus)에 가까운 MRSI 복셀일수록 상대적으로 MRS 
스펙트럼의 품질이 떨어질 수 있다. 
 확률 지도를 통해 T1 강조영상화된 MRSI 데이터를 비선형 
정합시킨 이미지를 사용하여 복셀기반 형태분석법에 적용하려는 경우, 
기존에 복셀기반 형태분석법을 위해 많이 사용되는 FSL-VBM이나 




Anatomy Toolbox; http://www.neuro.uni-jena.de/cat)를 
이용하여 분석하기에는 어려움이 있을 것으로 생각된다. 이러한 
도구로 분석하는 T1 강조영상 전처리 데이터는 결측 자료(missing 
data)가 없기 때문에 결측 자료를 가정한 통계적 도구를 제공하고 
있지 않기 때문이다. 하지만 기존 도구를 사용하지 않고, 직접 각 
복셀들로부터 값을 추출하여 결측 자료가 있어도 사용 가능한 통계적 
방법을 이용하여 분석하면 통계적으로 결과를 도출하는 데 문제는 
없을 것으로 생각된다. 
 위 문제를 해결하기 위한 다른 방법으로는 다중 대치(multiple 
imputation)가 있다. 이는 결측 자료를 통계적으로 채워 주는 
방법으로, 이를 이용하여 QC를 통과하지 못해 결측 자료가 발생하는 
경우 해당 대사물질의 값을 생성하여 채워줄 수 있다(김지은 et al. 
2016). 결측 자료가 없는 데이터를 이용하면 기존 복셀기반 





2. 프로그램의 장점 및 의의 
 
 본 프로그램은 MRSI 데이터를 T1 강조영상화하여, 이를 다양한 
방식으로 응용하고 분석할 수 있도록 하는 프로그램이다. 특히 분석 
과정을 자동화하고 간소화하여 유저의 적은 동작으로도 많은 작업을 
수행하도록 하였는데, DICOM 파일에서 최대한 많은 정보를 읽어오고 
활용하도록 한 부분이나 35종에 해당하는 대사물질의 농도 정보를 
동시에 얻을 수 있도록 한 부분을 예로 들 수 있다. 이는 단순한 
사용자의 편의성을 넘어, 분석에 소요되는 시간을 크게 단축시켜 줄 
뿐만 아니라 복잡한 분석 과정에서 발생하는 실수나 오류도 
최소화시켜 준다. 여기에 직관적이고 편한 그래픽 사용자 
인터페이스(graphical user interface)를 채용하여 전문적 지식이 
없어도 쉽게 사용 가능한 프로그램인 것 또한 큰 장점이다. 
 또한 이러한 분석 방식을 사용하는 프로그램 중 공개된 
프로그램은 아직 없는 것으로 알고 있는데, 그런 의미에서 본 
프로그램은 소스 코드를 포함하여 외부에 공개된 프로그램이라는 
점에서 큰 의의가 있다. 지속적으로 본 프로그램의 기능을 확장하고 
사용의 편의성을 강화하면, 국내 및 해외의 MRSI 데이터 분석 및 
연구에 많은 기여를 할 수 있을 것으로 생각된다. 
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 본 프로그램은 Qt 프레임워크를 이용하여 개발하였기 때문에 
마이크로소프트 윈도우(Microsoft Windows), 맥오에스(macOS), 
다양한 리눅스 (Linux) 환경에서 사용 가능한 크로스 플랫폼 (cross-
platform) 프로그램이다. 특히 뇌영상 분석의 경우 리눅스 환경에서 
수행되는 경우가 많기 때문에, 리눅스에서 활용할 수 있다는 것은 큰 
장점이라고 할 수 있다. 또한 본 프로그램은 C++로 작성되었기 
때문에, 뇌영상 이미지 분석에 많이 사용되는 MATLAB(The 
MathWorks, Natick, MA, USA)이나 Python 







3. 프로그램의 추후 개선 방향 
 
(1) 통계 기능 추가 
 본 프로그램을 사용하는 궁극적 목표는 MRSI 데이터를 다양한 
방식으로 분석할 수 있도록 하는 것이다. 하지만 현재 본 프로그램은 
데이터의 전처리 및 평균값을 계산하는 정도의 기능을 제공한다. 더 
상세한 분석을 위해서는 외부 뇌영상 분석 프로그램이나 통계 분석 
프로그램을 사용하면 되지만 번거롭고 시간 소요가 크기 때문에, 
이러한 기능을 프로그램 자체적으로 지원하게 되면 더욱 쉽고 빠르게 
다양한 분석을 수행하고 최종 결과를 확인할 수 있을 것이다. 특히 
복셀기반 분석을 위해 필요한 통계적 기능인 결측 자료를 포함한 통계 
및 다중 대치와 같은 기능은 외부 프로그램을 이용하여도 분석이 
복잡해질 수 있기에, 이러한 기능의 추가가 필요하다. 
 
(2) FSL 및 LCModel 기능과의 연계 
 본 프로그램에서는 전처리를 위해 FSL에서 제공하는 FSL-
VBM, FLIRT 및 FNIRT 등 다양한 도구를 사용하고 LCModel 
프로그램의 분석 결과를 이용하도록 되어 있다. FSL이나 LCModel 
프로그램을 본 프로그램 내에서 편하게 실행할 수 있도록 하는 기능을 
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제공하면, 별도로 분석하는 번거로운 과정이 없어지므로 분석이 더 
편리해질 것이다. LCModel 뿐만 아니라 다른 fitting 프로그램과도 
연계되어서 작동하고, 궁극적으로는 이러한 기능들을 FSL 도구 등의 
도움을 받지 않고 내부 알고리즘으로 계산할 수 있는 형태로 
만들어진다면 가장 이상적일 것이다. 
 
(3) 소뇌 제거 기능 
 MRSI 데이터를 분석할 때, 대뇌와 소뇌의 기능은 차이가 많이 
나기 때문에 따로 분석해야 하는 경우가 많다. 하지만 이번에 분석에 
사용한 MRSI 데이터처럼 슬랩에 소뇌가 포함되는 경우, FSL-VBM 
결과에 수정을 가하거나 관심영역 마스크를 이용하지 않으면 프로그램 
기능으로는 대뇌와 소뇌의 대사물질 농도를 따로 구할 수 없다. 
프로그램 수준에서 소뇌를 제거하는 절차 혹은 기능이 추가된다면 
대뇌의 대사물질 농도를 분석하기에 용이할 것으로 생각된다.  
 
(4) 성능 향상 
 현재 본 프로그램도 충분히 좋은 성능을 가지고 있으나, 컴퓨터의 
CPU(central processing unit) 병렬 처리를 이용하면 동시에 여러 
데이터를 처리할 수 있어 작업 시간이 크게 단축될 것이다. 또는 
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GPGPU(general-purpose computing on graphics processing 
units)를 사용하여 내부 계산을 수행하도록 개선하면 계산 속도가 수 
배에서 수십 배 빨라질 수 있다. 
 
(5) 배치 작업 (batch processing) 
 현재 본 프로그램은 그래픽 사용자 인터페이스를 기준으로 
설계되어 있다. 이는 프로그램 사용을 직관적이고 편하게 해 주지만, 
많은 양의 데이터를 처리해야 할 때에는 수작업에 걸리는 시간이 너무 
길어지게 할 수도 있다. 처리할 뇌영상 데이터의 목록, 대사물질 목록, 
QC 기준 등을 텍스트 파일 형식으로 만들어 입력하면, 입력된 내용을 
바탕으로 작업을 연속으로 자동 수행할 수 있는 배치 작업 기능을 
추가하는 것이 필요하다. 
 
(6) 다양한 MR 스캐너 지원 
 본 프로그램은 Philips 스캐너로부터 획득한 MRSI 데이터를 
분석하기에 특화된 프로그램으로, Siemens나 General Electric 등 
다른 회사의 MR 장비로부터 획득한 데이터는 사용할 수 없다는 
단점이 있다. 이는 MR 스캐너를 만드는 회사마다 DICOM 파일의 
구조나 형태가 조금씩 다르기 때문에 발생하는 일로, 다양한 연구에 
73 
 
널리 사용되기 위해서는 Philips MR 스캐너 외 다른 MR 
스캐너로부터 획득한 MRSI 및 DICOM 데이터도 활용할 수 있도록 
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Introduction: Magnetic resonance spectroscopy (MRS) is a 
non-invasive method for investigating characteristics of in-
vivo biological metabolites, which may be used for diagnosis 
and research of various disorders. Magnetic resonance 
spectroscopic imaging (MRSI) is a method to obtain MRS data 
from multiple voxels simultaneously. Since MRSI acquires 
metabolite information from a large number of voxels, analysis 
of MRSI data is complicated and requires unique approaches 
that are different from those used for analysis of MRS data. 
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However, thus far this need for MRSI-specific analysis has not 
been sufficiently met by existing methods and programs. Thus, 
a new program that provides MRSI-focused functions, such as 
to convert the format of MRSI data into a format resembling to 
that of T1-weighted data, is needed to overcome the current 
limitations of MRSI analysis. 
 
Development of the MRSI Analysis Program: The main feature 
of the program developed in the current study is to convert the 
format of MRSI data into a format resembling that of T1-
weighted image data. To retrieve magnetic resonance imaging 
(MRI) scan parameters, the program reads data from Digital 
Imaging and Communications in Medicine (DICOM) files 
automatically. Using scan parameters and relevant 
transformation matrices, the program creates "T1-weighted-
like MRSI images" based on the originally provided MRSI and 
T1-weighted data. This program includes various other 
features, such as parsing LCModel data, calculating partial-
volume correction, finding MRSI voxels corresponding to the 
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region of interest (ROI), performing quality controls, calculating 
average chemical concentrations, and visualizing brain image 
files. 
 
Program Verification: T1-weighted images and MRSI data were 
acquired from 30 healthy adult participants. T1-weighted 
images were preprocessed using dcm2nii and FSL tools. MRSI 
data were fitted by LCModel. To verify the developed program, 
identifying MRSI voxels corresponding to an ROI mask, 
calculating average absolute concentration values of 
metabolites, and processing images for voxel-based 
morphometry were performed. 
 
Results: The current program’s function to find MRSI voxels 
corresponding to an ROI mask was successfully verified. The 
average chemical concentrations in the participants were 
calculated as follow: creatine and phosphocreatine = 9.72 mM; 
glycerophosphocholine and phosphocholine = 3.09 mM; 
glutamate and glutamine = 16.61 mM; myo-inositol = 5.53 
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mM; N-acetylaspartate = 16.22 mM. Probability maps 
presenting placement of MRSI slabs and distributions of N-
acetylaspartate, which was chosen as the metabolite of interest 
for verification, were successfully acquired from T1-formatted 
MRSI images that were non-linearly registered to a standard 
MNI template image. 
 
Conclusions: The program developed in the current study 
provides many features, most notably conversion of MRSI data 
into T1-weighted-formatted images, and enables various 
approaches for MRSI analysis, which have not been sufficiently 
supported by pre-existing methods and programs. The 
program also enhances user convenience through automation 
and visualization. Furthermore, the usefulness of the program 
has been successfully verified when the program was tested 
and utilized for MRSI analysis. In conclusion, the current 
program may contribute to more convenient and rapid analysis 
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